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FIGURE 1 



1 60 

196x . seq GT TAGCTCAGATTGAACGCTGGCGGCAGGCTTAAACACATGC 

Mcotnm . seq NAAACTGAAGAGTTTGATCATGGCTCAGATTGAACGCTGGCGGCAGGCTTAA . CACATGC 



1 ? 5x . s eq AAGTCGAGCGGTAACAGGGG . AGCTTGCTCCT . GCTGACGAGC 3C 
Mccmm -seq AAGTCGAGCGGTAACATTGC7AGCTTGCTAGAAGATGACGAGCGC 



120 

CGGACGGG7GAGTAA 
CGGACGGGTGAGTAA 



121 130 
1 9 ox . S eq CGCG7AGGAATCTGCCTAGTAGAGGGGGACAACATGTGGAAACGCATGCTAATACCGCAT 
Mccmm .seq CGCG7AGGAATCTGCCTAGTAGTGGGGGACAACATGTGGAAACGCATGCTAATACCGCAT 

131 240 
196:< . seq ACGCCCTGAGGGGGAAAGGAGGGGACTCTTCGGAGCCTTCCGCTATTAGATGAGCCTGCG 
Mcotnm .seq ACGCCCTACGGGGGAAAGGAGGGNN - TCTTCGGA . CCTTTCGCTA7TAGA7GAGCCTGCG 

241 300 
1 9 6x . s eq TGAGATTAGCTAGTTGGTAGGGTAAAGGCCTACCAAGGCGACGATCTCT AACTGGTCTGA 
Mcotam. seq TGAGATTAGCTAGTTGGTGGGGTAAAGGCCTACCAAGGCGACGATCTCTAGCTGGTCTGA 

301 360 
1 9 6x . seq GAGGATGACCAGTCACACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGT 
Mcomra . s eq GAGGATGATCAGCCAC ACTGGGACTGAGACACGGCCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGT 

361 420 
196x. seq GGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAGGC 
Mcomm.seq GGGGAATATTGGACAATGGGCGCAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAGGC 

421 480 
CTTAGGGTTGTAAAGCACTTTCAGGGGTGAGGAAGGGTGATAGG7TAATACGTTATCATC 
CTTAGGGrrGTAAAGCACTTTCAGGAGTGAGGAAGGGCGTATAGTTAATACCTGTATGTT 



196x.seq 
MconsD.seq 



481 540 
19 fix . seq TTGACGTTAGCCCCAGAAGAAGCACCGGCTAACTCTGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACAG 
Mcotnm . seq TTGACGTTAACTCCAGAAGAAGCACCGGCTAACTCTGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACAG 



196x.seq 
Mcomm.seq 



196x.seq 
Hcomm. seq 



196x.seq 
Hcomm. seq 



196x.seq 
Hcomm. seq 



196x.seq 
Mcomm.seq 



541 600 
AGGGTGCAAGCGTTAATCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGCGCGTAGGTGGTTTGTTAAGT 
AGGGTGCGAGCGTTAATCGGAATTACrGGGCCTAAAGCGCGCGTAGGCGGTTTGTTAAGT 

601 660 
CGGATGTGAAATCCCAGGGCTCAACXrrTGGAATGGCACCCGATACTGGCTAGCTAGAGTA 
CGGATGTGAAATCCCAGGGCTCAACCTTGGAATGGCACCCGATACTGGCAGGCTAGAGTA 

661 720 
TGGTAGAGGGGTGTGGAATTTCCTGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATAGGAAGGAACA 



721 780 

TCAGTGGCGAAGGCGACACCCTGGACTAATACTGACACTG 

TCAGTGGCGAAGGCGACACCCTGGACCGATACTGAOXrrGAGGTGCGAA^ 

781 840 
CAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGTCTACTAGCCGTTGGGT 
CAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGTCTACTAGCCGTTGGGG 



841 900 
1 9 6x . seq . TGTAATGACTTAGTGGCGCAGCTAACGCAATAAGTAGACCGCC7GGGGAG7ACGGCCGC 
Mcooun . seq ATNTATTTCTTTAGTGGCGCAGCTAACGCGATAAGTAGACCGCCTGGGGAG7ACGGCCGC 

901 960 
1 9 6 x . s e q AAGGTT AAAACTCAAATGAATTGACGGGGGCCCGCAC AAGCGG7GGAGCA7G7GGTTTAA 
Mcomm .seq AAGGTT AAAACTCAAATGAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAA 

961 1020 
1 9 6x . S e q TTCGAAGCAACGCGAAGAACCTT ACCT ACTCTTGACATCCAC AGAACATTTGAGAGATCA 
Mcomm .seq TTCGAANNAACGCGAAGAACCTTACCTACTCTTGACATCCAGAGAACTTT.'CAGAGATGA 



2jii 



196x. seq 
Mcomm. seq 



ATTGGTGCCTTCGGGAACTCTGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTv-vjTGTTGTG 



19«x.«q AAATGTTG^TTAAGTCCCGTAACGAC^GC/^CCC^^ 
Mcomm. seq AAATGTTGGGTTAAGTCCCGTAACGAGCGCAACCCTTATCCTTATTTGCCAGCACTTCG. 

41 1200 
196x.seq GGTGGGAACTTTAAGGAGACTGCCGGTGACAAACCGGAGGAAGGTGGGGACGACGTCAAG 
MCOTOH . s eq GGTGGNAACTCTAAGGAGACTGCCGGT^ACAAACCGGAGGAAGGTNGGhn-ICGACGTCAAG 

1201 1260 
1 9 6x . s eq TCATCATGGCCCTTACGAGTAGGGCTACACACGTGCTACAATG^GTATACAGAGGGCTG 
Mcomm. seq TCATCATGGCCCTTACGAGTAGGGCTACACACGTGCTACAATGGCGTATACAGAGGGCAG 

1261 1320 
1 9 6 < . s eq CAAGCTAGCGATAGTGAGCGAATCCCACAAAGTACGTCGTAGTCCGGATTGGAGTCTG^A 
Mcomm, seq CGAACTCGCGAGGGTAAGCAAATCCCAAAAAGTACGTCGTAGTCCGGATTGGAGTCTGCA 



1 9 ox . 3 eq ACTCGACTCC ATGAAGTCGGAATCGCTAGTAATCGTGAATCAGAATGTCACGGTGAAT AC 
Mcomm .seq ACTCGACTCCATGAAGTCGGAATCGCTAG7AATCGTGAATCAGAATGTCACGGTGAATAC 

1381 1440 
1 9 6X . 3 eq GTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCATGGGAGTTGATTGCTCCAGAAGTAG 
Mcomm. seq GTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCATGGGAGTTGATTGCTCCAGAAGTAG 

1441 1500 
196x.seq CTAGCTTAACCCTTCGGGGATGGCGGTTACCACGGAGTGGTCAATGACTGGGGTTGAAGT 
Mcomm. seq CTAGCTTAACCTNC . . GGGATGGCGGTTACCACGGAGTGGTCAATGA 

1501 

196x.seq CTACGCG 
Mcomm. seq 



Figure i (cont) 
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FIGURE 2 



■ SpiriOum vokKans 



OcaanosptrMum jannaschB 

— — — — Marinomonas protea 



Marinomonas communis 
— Marinomonas vaga 
MMB-1 



OceanospoiHim Snum 

OcoanosphULtm maris 2 
OceanospirHum maris 
OceanospiriJIum muKigiobXerum 
OceanospaHum beQorincka 
OceanospiriRim bQijorinckS 2 
Marinobacter aquaeolei 
Marinobacter hydiocarbonocJastjcus 
Marinobacter sp. CAB 



• Pseudomonas rnodastaa 
p Pseudomonas gassatdS 
I Psoudomonas Ebaniensis 
p Psoudomonas sp. IC038 

1_ 



Pseudomonas cedreSa 
Pseudomonas JessenB 

Pseudomonas tktv&scens 
Pseudomonas stutzeri 



rC 



P Pseudomonas mandeS 

I i— Pseudomonas syrinoae 

« Pseudomonas Ocuserecrae 

Gamma proteobadeffum 3 

> Gamma proteobactertum 2 

Pseudomonas sp. hKB1 

— Pseudomonas tJuorescens 
0.1 



FIGURE 3 



1 GCCCTTGCTCAGATTGAACGCTGGCGGCAGGCCT . AACACATGCAAGTCG 4 9 

! I I I I I I I I I ! i I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I | 
1 . . gttagctcagattgaacgctggcggcaggcttaaacacatgcaagtcg 4 8 

50 AGCGGT . AGAGAGAAGCTTGCTTCTCTTGA. GAGCGGCGGACGGGTGAGT 97 

I I I I I I I M I I I I I I I I I I I III I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

49 agcggtaacaggggagcttgctcctgctgacgagcggcggacgggtgagt 98 

98 AATGCCTAGGAATCTGCCTGGTAGTGGGGGATAACGTTCGGAAACGGACG 147 

II II I I I I I I I I I I I I I I I I I Mill! ill | I I M I II I I 

99 aacgcgtaggaatctgcctagtagagggggacaacatgtggaaacgcatg 148 

148 CTAATACCGCATACGTCCTACGGGAGAAAGCAGGGGA. . CCTTCGGGCCT 195 
I I I I I I I I I I I I I I I III III Mill I I I I I! I I I I I I I 

149 ctaataccgcatacgccctgagggggaaaggaggggactcttcggagcct 198 

196 TGCGCTATCAGATGAGCCTAGGTCGGATTAGCTAGTTGGTGAGGTAATGG 245 

I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I II I I I I I I I I I I Mill II 
199 tccgctattagatgagcctgcgtgagattagctagttggtagggtaaagg 248 

24 6 CTCACCAAGGCGACGATCCGTAACTGGTCTGAGAGGATGATCAGTCACAC 295 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
249 cctaccaaggcgacgatctctaactggtctgagaggatgaccagtcacac 298 

296 TGGAACTGAGACACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATA 345 

III I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
299 tgggactgagacacggcccagactcctacgggaggcagcagtggggaata 348 

34 6 TTGGACAATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAG 395 

I I I I I I I I I I I I I I I I If I I I I I I I I I I I II I I If I I I I I I I M I I I M 
349 ttggacaatgggcgcaagcctgatccagccatgccgcgtgtgtgaagaag 398 

396 GTCTTCGGATTGTAAAGCACTTTAAGTTGGGAGGAAGGGTTGTAGATTAA 445 

I III II I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I III MM 

399 gccttagggttgtaaagcactttcaggggtgaggaagggtgataggttaa 4 48 

44 6 TAC T C TGCAAT T T TGACG TTACCGACAGAATAAGCACC GGC T AAC TC TGT 4 95 

II I I II I I II II I I I I I I II I I I II I I II I I I I I I I II II 

449 tacgttatcatcttgacgttagccccagaagaagcaccggctaactctgt 4 98 
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4 96 GCCAGCAGCCGCGGTAATACAGAGGGTGCAAGCGTTAATCGGAATTACTG 545 

I II I I II I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I II I I I I 
499 gccagcagccgcggtaatacagagggtgcaagcgttaatcggaattactg 548 

54 6 GGCGTAAAGCGCGCGTAGGTGGTTTGTTAAGTTGGATGTGAAATCCCCGG 595 

I I I M I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I II 
549 ggcgtaaagcgcgcgtaggtggtttgttaagtcggatgtgaaatcccagg 598 

596 GC T CAAC C TGGGAAC TGC AT T CAAAAC T GAC TGAC TAGAGT ATGGTAGAG 645 

I I I I I ! I I I I I I I | I I I I I M I II I I I I I I I I I I I I I I II 

599 gctcaaccttggaatggcacccgatactggctagctagagtatggtagag 648 

64 6 GGTGGTGGAATTTCCTGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGATATAGGAAGGAA 695 

II I II I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I 

64 9 gggtgtggaatttcctgtgtagcggtgaaatgcgtagatataggaaggaa 698 

696 CACCAGTGGCGAAGGCGACCACCTGGACTAATACTGACACTGAGGTGCGA 745 

II II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
699 catcagtggcgaaggcgacaccctggactaatactgacactgaggtgcga 748 

74 6 AAGCGTGGGGAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAA 7 95 

I II I II I I II M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I II I I I I I I I I 
749 aagcgtggggagcaaacaggattagataccctggtagtccacgccgtaaa 798 



796 CGATGTCAACTAGCCGTTGGAAGCCTTGAGCTTTTAGTGGCGCAGCTAAC 8 45 

I I I I I I I I I I I I I I i I I I i I I f I I I I I I I I I I I I I I I I I 

799 cgatgtctactagccgttgg. . gttgtaatgacttagtggcgcagctaac 846 

84 6 GCAT TAAGTTGACCGCCTGGGGAGTACGGCCGCAAGGTTAAAACTCAAAT 8 95 

ill I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I 

847 gcaataagtagaccgcctggggagtacggccgcaaggttaaaactcaaat 8 96 

896 GAATTGACGGGGGCCCGCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAG 94 5 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I 

897 gaattgacgggggcccgcacaagcggtggagcatgtggtttaattcgaag 94 6 

94 6 CAACGCGAAGAACCTTACCAGGCCTTGACATCCAATGAACTTTCTAGAGA 995 

I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I MM II I II I I 

947 caacgcgaagaaccttacctactcttgacatccacagaacatttgagaga 996 

996 TAGATTGGTGCCTTCGGGAACATTGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTC 1045 

I I I I I I I II M M I I I I I M M M II II I M II I M II M I I I I 

997 tcagatggtgccttcgggaactgtgagacaggtgctgcatggctgtcgtc 1046 

104 6 AGCTCGTGTTGTGAAATGTAAGGGC 1070 

M I I I I I I I I I I II I I I I I II 

1047 agctcgtgttgtgaaatgttgggttaagtcccgtaacgagcgcaaccctt 1096 
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FIGURE 4 

10 20 30 40 50 

Isolate 20 

GCCCTTGCTCAGATTGAACGCTGGCGGCAGGCCTAACACATGCAAGTCGAGC 

P.synx AGAGTTTGATCTTGGCTCAGATTGAACG 

10 20 30 40 50 60 

60 70 80 90 100 110 

GGTAGAGAGAAGCTTGCTTCTCTTGAGAGCGGCGGACGGGTGAGTAATGCCTAGGAATCT 

GGT AGAG AGAAG CTTGCTT CTTCTTGAGAG CGGCGGACGGGTGAGT AATGC C T AGG AATCT 
70 80 90 100 110 120 

120 130 140 150 160 170 

GCCTGGTAGTGGGGGATAACGTTCGGAAACGGACGCTAATACCGCATACGTCCTACGGGA 

GCCTGGTAGTGGGGGATAACX3TTCGGAAACGGACGCTAATACCGCATACGTCCTACGGGA 
130 140 150 160 170 180 

180 190 200 210 220 230 

GAAAGCAGGGGACCTTCGGGCCTTGCGCTATCAGATGAGCCT 

GAAAGCAGGGGACCTTCGGGCCTTGCGCTATCAGATGAGCC!TAGGTCGGATTAGC^ 

190 200 210 220 230 240 

240 250 260 270 280 290 



GGTGAGGTAATGGCTCACCAAGGCGACGATC CGTAACTGGTCTGAGAGGATGATCAGT CA 
250 260 270 280 290 300 

300 310 320 330 340 350 

CACTGGAACTGAGACACXX3TCCAGA 

CACTGGAACTGAGACACGGTC CAGACT CCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAAT ATTGGACA 
310 320 330 340 350 360 

360 370 380 390 400 410 

ATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCXSTGTGTGAAGAAGGTCTTCGGAT^ 

ATGGGCGAAAGCCTGATCCAGCCATGCCGCGTGTGTGAAGAAGGTCTTCGGATTGTAAAG 
370 380 390 400 410 420 

420 430 440 450 460 470 

C AC TTT AAGTTGGGAGGAAGGGTTGTAGATT AAT AC T CTGCAATTTTGACGTT AC CGACA 

C ACTTT AAGTTGGGAGG AAGGGTTGT AG ATT AAT AC TC TGCAATTTTGAC GTT AC C GACA 
430 440 450 460 470 480 



480 490 500 510 520 530 

GAATAAGCACCGGCTAACTCTGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACAGAGGGTGCAAGCGTTA 



GAATAAGCACCGGCTAACTCTGTGCCAGCAGCCGCGGTAATACAGAGGGTGCAAGCGTTA 
490 500 510 520 530 540 

540 550 560 570 580 590 

ATCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGCGCGTAGGTGGTTTGTTAAGTTGGATGTGAAATCCC 



ATCGGAATTACTGGGCGTAAAGCGCGCGTAGGTGGTTTGTTAAGTTGGATGTGAAATCCC 
S50 560 570 580 590 600 

600 610 620 630 640 650 

CGGGCTCAACCTGGGAACTGCATTCAAAACTGACTGACTAGAGTATGGTAGAGGGTGGTG 



CGGGCTCAACCTGIGGAACTGCATTCAAAACTGACTGACTAGAGTATGGTAGAGGGTGGTG 
610 620 630 640 650 660 

660 670 680 690 700 710 

GAATTTC CTGTGTAGCGGTGAAATGC GTAGATAT AGGAAGGAACAC CAGTGG CGAAGGCG 

GAATTTC CTIX3TGTAGCGGTGAAATGCGTAGAT ATAGGAAGGAAC^ 

670 680 690 700 710 720 

720 730 740 750 760 770 

ACCACCTGGACTAATACIX1ACACTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCA 



ACCACCTGGACTAATACTGAGA-CTGAGGTGCGAAAGCGTGGGGAGCAAAC^ 

730 740 750 760 770 780 

780 790 ' 800 810 820 830 

AC CCTGGT AGTCCACGC CX3TAAACGATGTCAACTAGC CGTTGGAAGC CTTGAGC^ 



ACC CTGGTAGTCCACGC CGTAAACGATGTCAACTAGC CGTTGGAAGC CTTGAGCTTTT AG 
790 800 810 820 830 840 

840 850 860 870 880 890 

TGGCGCAGCTAACGCATTAAGTTGACCGCCTG 



TGGCGCAGCTAACGCATTAAGTTGACCGCCIXXX^ 

850 860 870 880 890 900 

900 910 920 930 940 950 

AATGAATTGACGGGGGCC C GCACAAGCGGTGGAGCATGTGGTTTAATT CGAAGCAACGCG 



AATG AATTGAC GGGGGCC CGCAC AAGCGGTGGAGCATGTG<5TTTAATT CGAAGCAAC GCG 
910 920 930 940 950 960 

960 970 980 990 1000 1010 

AAGAACCTTACCAGGCCTTGACATCCAATGAA 



AAGAAC CTTAC CAGGC CTTGAC AT CCAATGAACTTT CT AGAGATAGATTGGTGCC TT CGG 
970 980 990 1000 1010 1020 



1020 1030 1040 1050 1060 1070 
GAACATTGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTTC 

GAACATTGAGACAGGTGCTGCATGGCTGTCGTCAGCTCGTGTC 

1030 1040 1050 1060 1070 10&0 

GTCCCGTAACGAGCGCAACCCTTGT^ 

1090 1100 1110 1120 1130 1140 



lo/l_3 



FIGURE 5 
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Marinomonas protea 

Gamma proteo bacterium KATII 
Marinomonas communis 

Marinomonas vaga 

Shewanetta irigldimarina 
Oceanospirdlum befjertnckffi 

Pseudomonas (Juorescens 
Pseudomonas rhodeslae 
Pseudomonas cedreBa 
Pseudomonas azotoformans 

Pseudomonas reactans 
Pseudomonas mucfdolens 
Pseudomonas synxantha 

Pseudomonas Bbanlens 
Pseudomonas gessaroU 
Isolate 20 

ShewaneBa putretadens IR-1 
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Displacement 




Span (S) 
Depth (D) 
Width (B) 



30 mm 

-2 mm 
10 mm 



